
2015년 추계학술발표대회 논문집 제22권 제2호(2015. 10)

바이오 응용을 이용한 SSD와 HDD 융합 스토리지 성능 분석1)

김동오O, 차명훈, 김홍연, 김영균

한국전자통신연구원 스토리지시스템연구실

{dokim, mhcha, kimhy, kimyoung}@etri.re.kr

The Performance Analysis of SSD and HDD Fusion Storage using Bio Application

Dong-Oh KimO, Myung-Hoon Cha, Hong-Yeon Kim, Young-Kyun Kim 

Storage System Research Laboratory, ETRI

요  약

 SSD 등과 같이 다양한 성능을 가진 저장 장치가 개발되고 안정화 됨에 따라 분산 파일 시스템에서 다양
한 저장 장치를 활용하기 위한 연구가 많이 진행되고 있다. 특히, 바이오 응용에서 대용량 분석에서 높은 
IOPS가 요구가 증대되고 있으며, 이를 해결하기 위해 분산 파일 시스템에서 SSD 장치 등을 활용하는 것이 
필요해지고 있다. 하지만 단순히 SSD만 사용한다고 해서 분산 파일 시스템의 성능이 빨라지는 것은 아니
다. 오히려, 비용 대비 성능 상의 이점이 없을 수 있다. 본 논문에서는 대표적인 바이오 응용을 활용해 
SSD와 HDD 융합 시험을 통해 분산 파일 시스템에서 SSD 활용에 대한 효과를 살펴보았다.  

1. 서론

  정보화 사회가 발전함에 따라 발생하는 환경에서 거대

한 데이타를 효과적으로 저장하기 위해 다양한 분산 파

일 시스템의 성능 개선이 급속히 이루어지고 있다[1]. 

또한, SSD와 같은 고속의 저장 장치를 포함하는 파일 시

스템에 대한 연구도 이루어지고 있다[2,3].

 특히, 바이오 응용 분야에서는 분석에 필요한 데이터뿐

만 아니라 임시로 생성되는 데이터 및 결과 데이터도 대

용량이라는 특성을 가지고 있고[4], 입출력 패턴도 기존 

IO 패턴과는 약간 상이하다[5]. 예를 들면, 유전자 분석 

과정에 발생되는 임시 파일이 소스 파일의 몇 배 이상으

로 커지기도 한다. 이러한 바이오 응용의 특성을 스토리

지에서 고려하지 못할 경우 파일 시스템의 성능이 주저 

않거나, 불필요한 자원의 낭비가 발생할 수 있다. 

  따라서 본 논문에서는 시험을 통해 SSD와 HDD를 융합

하는 경우 시나리오에 따라 바이오 응용의 성능이 어떻

게 변하는지 시험을 통해 분석하였다. 

  본 논문의 구성은 다음과 같다. 2 장에서는 본 논문에

서 사용한 분산 파일 시스템인 마하 파일 시스템(이하 

MAHA-FS)에 대해 간략히 소개한다. 3 장에서는 본 논문

에서 실험하는 바이오 응용에 대해서 간단히 설명한다. 

4 장에서는 실험 환경 및 실험 결과에 대해서 기술한다. 

마지막으로 5 장에서는 결론에 대해 간략히 언급한다. 

2. MAHA-FS

  MAHA-FS는 다수의 저비용 서버들을 이용하는 대규모 

파일 시스템으로써, ETRI에서 개발 중인 고성능 분산 파

일 시스템이다[6]. MAHA-FS의 구조는 HDFS 등과 유사하

며, 그림 1은 MAHA-FS의 구조를 보여준다. 

1) 본 연구는 2015년도 정부(미래창조과학부)의 재원으
로 정보통신기술진흥센터의 지원을 받아 수행된 연구임 
(No.B0101-15-0104, 유전체 분석용 슈퍼컴퓨팅 시스템 
개발)

   

그림 1 MAHA-FS 구조

  

  그림 1에서 보듯이, MAHA-FS는 메타데이터 서버, 데이

터 서버, 클라이언트 등으로 구성되며, 메타데이타 서버

는 모든 시스템 및 파일의 메타데이타를 저장하고 관리

하며, 데이타 서버는 데이타를 저장 및 관리하며, 클라

이언트는 FUSE 라이브러리를 기반으로 응용에게 POSIX 

API를 제공하는 모듈이다. 

  MAHA-FS는 내부에 SSD, HDD, MAID와 같은 디스크를 사

용하여 데이터 서버를 구축하는 것을 지원한다. 그림 2

는 MAHA-FS에서 SSD와 HDD로 구성된 mixvol 볼륨의 정보

를 유틸리티를 통해 본 모습이다. 

  

그림 2 MAHA-FS의 볼륨 정보
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그림 3 Broad institute 유전자 분석 

프로그램 수행 과정의 예

3. 바이오 응용

  바이오 응용에서 컴퓨터를 통한 분석은 전체 지놈 DNA 

분석, 단백질 (proteome) 분석 등 다양한 영역에서 사용

되고 있다[7]. 본 논문에서는 대표적인 바이오 응용 중 

하나로써 인간 유전체 데이터로부터 SNP 구조를 분석하

기 위한 Broad institute의 상업용 유전자 분석 프로그

램을 사용하였다. 그림 3은 유전자 분석 프로그램의 수

행 과정을 보여준다.  

  그림 3에서 보듯이 유전자 분석 프로그램은 전체 중 

앞의 일부를 보여주며, 필요에 따라 수행 과정 및 옵션

이 변경되거나 추가 처리가 연결되어 수행된다. 본 논문

에서는 그림 3에서 특히 입출력 부하가 큰 초기 4개의 

과정을 시험하였다. 표 1은 각 단계별로 사용되는 파일

을 보여주며, 표 2는 각 파일의 크기를 보여준다. 

단계 분석 파일 결과 파일

BWA 

alignment

INDEX (reference), 

{SEQUENCE}_1.fastq.gz,

{SEQUENCE}_2.fastq.gz, 

{SEQUENCE}_1.sai,

{SEQUENCE}_2.sai

BWA sampe

INDEX (reference)

{SEQUENCE}_1.fastq.gz,

{SEQUENCE}_2.fastq.gz, 

{SEQUENCE}_1.sai,

{SEQUENCE}_2.sai

{SEQUENCE}.sam

samtools 

view
{SEQUENCE}.sam {SEQUENCE}.bam

SortSam {SEQUENCE}.bam {SEQUENCE}_sorted.bam

 표 1 바이오 응용 단계별 파일

단계
INDEX 

(reference)

{SEQ.}

*.fastq.

gz

{SEQ.}

*.sai

{SEQ}

.sam

{SEQ}

.bam

{SEQ}

.sorted

.bam

파일 

크기
16 GB 67 GB 31 GB 328 GB 88 GB 72 GB

 표 2 각 파일 그룹 별 크기

  

  표 1의 경우, BWA alignment 단계에서 분석에 필요한 

파일은 INDEX (reference), {SEQUENCE}_1.fastq.gz,

{SEQUENCE}_2.fastq.gz 이며, 분석 결과로 

{SEQUENCE}_1.sai, {SEQUENCE}_2.sai 파일이 생성된다. 

{SEQUENCE}는 사용자 sequence 식별자를 나타낸다. 분할 

기준에 따라 한 사람 별로 다수의 시퀀스로 식별될 수 

있다. 표 2는 본 실험에서 사용한 한 사람의 유전체 관

련 간 타입별 파일 크기를 보여준다. 즉, BWA alignment 

단계에서는 83 GB의 파일이 분석에 사용되며 분석 결과 

총 31 GB의 파일이 생성됨을 알 수 있다. 

4. SSD와 HDD 융합 스토리지 성능 분석

  본 장에서는 실험에 사용된 구체적인 시스템의 환경 

및 실험 시나리오 등을 기술한다. 본 실험에서 사용한 

노드의 OS는 RHEL 6.2이며 버전은 “Linux 

2.6.32-220.el6.x86_64 #1 GNU/Linux”를 사용하였다. 

  실험에 사용된 파일 시스템은 분산 파일 시스템인 

MAHA-FS를 사용하였다. MDS 노드는 1대, DS 노드는 HDD 

DS 노드 3대와 SSD DS 노드 3대, 클라이언트 노드는 4대

가 사용되었다. HDD DS 노드는 1TB HDD 16개로 구성되었

으며, SSD DS 노드는 250GB SSD 8개로 구성되었다. 각 

노드의 메모리는 32GB 이며, 40G IB로 연결되었다. 

  실험에 사용되는 데이터는 한 사람의 데이터로써 총 7

셋으로 구분되어 저장되어 있다, 즉 총 7개의 시퀀스 셋

으로 저장되어 있다. 따라서 한 클라이언트에서 한 사람

의 Sequence를 분석하기 위해 총 7개의 프로세스로 분할

되어 실행된다. 본 실험은 네 사람의 유전체를 동시에 

분석하는 실험으로써, 4개의 클라이언트에서 각각 한사

람분의 유전체를 7개의 그룹으로 분할하여 분석을 수행

한다.  

  본 실험은 동일한 Bio 응용을 SSD만 이용하여 수행하

는 경우, HDD만 이용하여 수행하는 경우 SSD와 HDD를 융

합해서 사용하는 경우에 대해 실험하고 그 결과에 대해 

기술한다. 본 실험에서 SSD와 HDD의 융합을 위한 시나리

오 설정을 위해 단일 클라이언트에서의 바이오 응용의 

단계별 CPU 및 IOWAIT를 확인하고 IOWAIT가 큰 단계를 

SSD를 활용하였다. 그림 3은 바이오 응용 단계별 CPU 활

용률을 보여주며, 그림 4는 바이오 응용 단계별 IOWAIT

를 보여준다. 

그림 3 바이오 응용 단계별 CPU 활용률

그림 4 바이오 응용 단계별 IOWAIT
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  위의 실험 결과에 따라, SSD와 HDD를 융합해서 사용하

는 경우 CPU 적으면서 IOWAIT가 많은 단계에서 SSD를 사

용하도록 하였으며, 파일 배치는 표 3과 같다. SSD와 

HDD 융합의 경우는 SSD에 두는 파일은 사전 실험을 통해 

SSD와 HDD에서 가장 큰 차이를 보이는 단계의 파일과 인

덱스 파일을 선택하였다.  

단계 SSD HDD 비고

BWA 

alignment
INDEX (reference)

{SEQUENCE}_1.fastq.gz,

{SEQUENCE}_2.fastq.gz, 

{SEQUENCE}_1.sai,

{SEQUENCE}_2.sai

BWA sampe

INDEX (reference)

{SEQUENCE}_1.fastq.gz,

{SEQUENCE}_2.fastq.gz, 

{SEQUENCE}_1.sai,

{SEQUENCE}_2.sai

{SEQUENCE}.sam

응용 시작 

전에 HDD에 

있는 

파일을 

SSD로 이전

samtools 

view

{SEQUENCE}.sam

{SEQUENCE}.bam

SortSam
{SEQUENCE}.bam

{SEQUENCE}_sorted.bam

 표 3 SSD와 HDD 융합 바이오 응용 단계별 파일 위치

  표 3에서 보듯이, SSD와 HDD  융합 시나리오는 수행자 

판단에 의해 MAHA-FS의 migration 기능을 이용해 HDD에 

있던 분석 파일을 SSD로 이동한 후 분석을 수행하였다. 

그림 5는 시험 시나리오에 따른 바이오 응용 단계별 평

균 수행 시간을 비교한 결과 그래프를 보여준다.  

그림 5 바이오 응용 단계별 평균 수행 시간 비교

 

  그림 5에서 보듯이, BWA alignment 단계에서는 HDD와 

SSD와 HDD 융합이 SSD보다 약 4% 정도 빠르며, BWA 

sampe에서는 SSD와 SSD와 HDD 융합이 HDD 보다 약 14% 

정도 빠름을 알 수 있다. 또한, samtools view와 

SortSam은 거의 SSD, HDD, SSD와 HDD 융합의 성능이 거

의 유사함을 볼 수 있다. 

  그림 5에서, BWA alignment의 경우, HDD가 SSD 보다 

미세하게 빠른 이유는 워크로드의 특성에 따라 HDD와 

SSD의 성능 차이가 크지 않았으며, HDD의 개수가 SSD의 

개수보다 2배 많았기 때문이다. BWA sampe에서 SSD와 

SSD와 HDD 융합의 경우 성능이 유사한 것은 SSD에서 SSD

와 HDD 융합 장비로의 migration은 병렬로 처리되기 때

문이다.  

  

5. 결론

  본 논문에서는 SSD와 HDD의 융합한 경우 실제 바이오 

응용에서 성능이 개선 될 수 있음을 실제 시험을 통해 

확인하였다. 하지만 본 실험에서 살펴보았듯이 대부분의 

단계에서 SSD만 쓰는 경우도 HDD에 비해 성능이 크게 개

선되지 않음을 확인할 수 있었다. 
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